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Ajax Asynchronous JavaScript and XML 
C&E Characterization and evaluation 
CBD Convention on Biological Diversity 
CIPA Camera & Imaging Products Association 
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PGR Plant genetic resources 
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SVG Scalable Vector Graphics 
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Summary (in Japanese) 
 
遺伝資源はさまざまな特長を持った新品種を開発するための元となる素材で
あり，世界の食料供給を支える極めて重要な基盤である。遺伝資源の保存と配
布を担うジーンバンクにとって，適切なデータ管理と公開はその業務を遂行す
るために必要不可欠な要素といえる。世界には現在約 1,750 のジーンバンクが
存在するとされ，その内のいくつかは電子的なデータベースを構築し，WWW
を通した情報公開を行っているものの，改善の余地は依然として大きい。本研
究は，複数のサブシステムに属する遺伝資源を統合的に管理するためのデータ
ベーススキーマの開発，特性評価データの視覚化と検索システムのユーザイン
ターフェイスの改良，微生物遺伝資源の画像データおよび植物遺伝資源の生息
域に関する地理・気象・文化情報の蓄積と公開を通して遺伝資源の利用促進と
価値拡大を図るものである。 
第 1 章では，代表的な遺伝資源データベースの比較を行うとともに，特性評
価データを用いて目的にかなった遺伝資源を探すことが難しいこと，および遺
伝資源が本来の生息域で持っていた文化的情報が保存されていないことの問題
点を指摘した。餅文化の背景なしにモチ米の重要性を語ることが出来ないよう
に，文化的情報が無ければ価値が失われてしまう遺伝資源は多い。 
第 2 章では，農業・森林・畜産・微生物・水産といった多様な分野に属する
遺伝資源を統合的に管理するための来歴データベースシステムおよび効率的な
データ移行を行うためのプログラムの開発について，メキシコ国立遺伝資源セ
ンターにおける実例を基に論じた。植物遺伝資源のみを扱うためのデータベー
スは既に開発・提供されているが，扱う対象の広さによって適切なスキーマは
異なる。 
第 3章では，農業生物資源ジーンバンクにおけるWWW公開用データベース
およびその検索システムの改良について述べた。まず，現行の特性データ検索
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システムにおいて3つ以上の特性項目を組み合わせた検索が占める割合が5%程
度であることを根拠に，ユーザが選択した任意の特性項目の 1 次元/2 次元ヒス
トグラムからのインタラクティブな検索機能を実装した。特に，2次元ヒストグ
ラムは 2 項目間の相関関係の程度を確認しながらの検索が可能になるという点
で有用である。また，遺伝資源の詳細情報を表示する画面において，それぞれ
の特性データ値と母集団の関係が視覚的に把握できるアイコンを考案した。次
に，探索により収集した遺伝資源の情報を補完するために開発した地理情報シ
ステム(GIS)と連携したシステムについて説明した。GPSにより取得した緯度経
度を単に GIS 上にプロットするだけではなく，全世界の気象情報などを統合す
ることで，特性調査が完了していない遺伝資源に対しても耐暑性・耐乾燥性な
どを想定することが可能になった。さらに，微生物遺伝資源の形態的特長を捉
えた画像を撮影し公開することにより，菌類病の診断への貢献が期待できるほ
か，大学・専門学校などにおける図鑑的な利用が考えられることを提示した。 
第 4 章では，従来の植物遺伝資源の画像データはそのほとんどが研究室や圃
場などの生息域外で撮影されたものであり，本来の生息域で持っていたさまざ
まな情報が失われていることを指摘し，探索収集の過程で撮影された写真を活
用して，生育環境はもちろん，農耕器具や民族衣装，調理方法など幅広い情報
を含んだ学際的なデータベースを開発したことを報告した。ジーンバンクのよ
うな生息域外保全は在来品種を元のコンテクストから切り離してしまい，農耕
文化を直接保存することはできないが，本データベースを通して農学分野のみ
ならず，民族学や文化人類学への貢献も期待できる。これらの学問が主な研究
対象としてきた地域には遺伝資源が豊富に存在することが多く，遺伝資源の探
索・保存において協働していくことが望ましい。 
遺伝資源データベースの充実は国際的な課題であり，食料および農業に用い
られる植物遺伝資源に関する国際条約(ITPGRFA)において，締約国は食料農業
植物遺伝資源に関連する科学・技術・環境に係る問題に関する情報交換を促進
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する世界情報システムの構築に協力することが求められている。しかしながら，
とりわけ在来品種については文化的背景を併せて保存しておくことが必要であ
り，より学際的な視点からデータベースの構築を進めていくことを提案した。 
